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1992 年から 2013 年までに名古屋市立大学病院で手術を施行された胸腺扁平上皮癌 12 例を
対象とした。DNA は凍結組織より抽出した。Ion AmpliSeq Compehensive Cancer Panel を用い
てライブラリーを作成した後、LifeTechnology 社の次世代シーケンサー(Ion PGM sysytem)
によって癌関連 409 遺伝子に対してターゲットシーケンスを行い、遺伝子変異の網羅的解析
をおこなった。また、癌組織に特異的な変異を同定するために、対応する正常組織 10 例に対
してもシーケンスを施行した。検出された変異については、QIAGEN 社の Ingenuity Variant 
Analysis を用いて重要な遺伝子変異のフィルタリングした後、正常組織のシーケンス結果と
比較した。さらに SHIFT において Tolerated であるもの、PolyPhen-2 において Benign で




症例あたり平均 4,881,951 塩基のシーケンスを行い、average base coverage depth は 311、20× 
coverage は 96.6％、100× coverage は 86.3％であった。1 例あたり平均で 294 遺伝子から 1039 の 
variants が検出された。Ingenuity Variant Analysis、正常組織のシーケンス結果、SHIFT、
PolyPhen-2、PROVEAN によってフィルタリングを行い、胸腺癌 10 例から 24 遺伝子中、
25 の遺伝子変異が候補遺伝子変異として挙がってきた。これらは COSMIC と SNP Pubmed
において Polymorphism ではないことを確認した。解析を行った 12 例に共通した遺伝子変異
はなかったが、個々の症例において KIT, DDR2, PDGFRA, ROS1, IGF1R などのチロシンキナー
ゼ遺伝子に変異を認めた。KIT については exon 11 の 3 塩基欠失変異(c.1667_1669delTTG)を認
め、サンガーシーケンスでも同変異を確認した。HRAS については D119H の変異を認めた。
NF1 に関しては、1 例は L1068W、1 例は E2612*の変異を認めた。 
 
【考察】 




肝転移再発を生じ、化学療法を受けたが亡くなられた。この症例に対して、KIT の activating 
mutationの存在が分かっていれば、Imatinib等の分子標的薬の恩恵を受けられた可能性がある。


















1992 年から 2013 年までに名古屋市立大学病院で手術を施行された胸腺扁平上皮癌 12 例を
対象とした。LifeTechnology 社の次世代シーケンサー(Ion PGM sysytem) Ion AmpliSeq 
Compehensive Cancer Panel によって癌関連 409 遺伝子に対してターゲットシーケンスを行
い、遺伝子変異の網羅的解析をおこなった。また、癌組織に特異的な変異を同定するために、
対応する正常組織 10 例に対してもシーケンスを施行した。検出された変異については、
QIAGEN 社の Ingenuity Variant Analysis を用いて重要な遺伝子変異のフィルタリングした
後、正常組織のシーケンス結果と比較した。さらに SHIFT において Tolerated であるもの、
PolyPhen-2 において Benign であるもの、PROVEAN において Neutral であるものは除外した。
これらによって病態に関与する可能性のある候補遺伝子変異を同定した。 
症例あたり平均 4,881,951 塩基のシーケンスを行い、average base coverage depth は
311、20× coverage は 96.6％、100× coverage は 86.3％であった。1 例あたり平均で 294 遺伝
子から 1039 の variants が検出された。Ingenuity Variant Analysis、正常組織のシーケン
ス結果、SHIFT、PolyPhen-2、PROVEAN によってフィルタリングを行い、胸腺癌 10 例から 24
遺伝子中、25 の遺伝子変異が候補遺伝子変異として挙がってきた。これらは COSMIC と SNP 
Pubmed において Polymorphism ではないことを確認した。解析を行った 12 例に共通した遺伝
子変異はなかったが、個々の症例において KIT, DDR2, PDGFRA, ROS1, IGF1R などのチロシン
キ ナ ー ゼ 遺 伝 子 に 変 異 を 認 め た 。 KIT に つ い て は exon 11 の 3 塩 基 欠 失 変 異
(c.1667_1669delTTG)を認め、サンガーシーケンスでも同変異を確認した。HRAS については
D119H の変異を認めた。NF1 に関しては、1 例は L1068W、1 例は E2612*の変異を認めた。 
KIT の exon 11 欠失変異は、GIST と胸腺癌において発癌原因遺伝子であることが報告されて
おり、分子標的薬である Imatinib の感受性との関連も報告されている。また、肺扁平上皮癌
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